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The purposeful creation and use of highly productive animals largely depends on information laid 
down in their genes that control valuable economic useful features. The actual task is to identify and use 
marker genes that are responsible for displaying a certain sign of animals, in particular, the level of milk 
productivity. To create new forms of animals with a combination of high productivity and adaptability to 
various factors of external influences, for this purpose, for a long time in Ukraine, work was carried out to 
improve the Simmental cattle using the Red-Spoptted Holstein breed. It was supposed to that the increase in 
the number of animals with a part of the heredity of Red-Spoptted Holstein to 70–80% will allow to receive 
herds, which are characterized by good adaptive capacity, fat-dairy, high growth and meat qualities, as well 
as high milk yield. The searches were carried out on cows (pure-bred Simmentals and between ½ and ¾ in 
terms of the heredity of the Red-Spoptted Holstein breed), which were divided into groups with different 
levels of milk productivity for the first lactation (on the milk yield and content of fat in milk). The genetic 
structure was estimated by genetically determined polymorphism of groups of genetic-biochemical systems. 
Experiments were conducted on erythrocytes and blood plasma.Blood from animals was taken from a 
jugular vein in a heparin test tube. Polymorphism of proteins and enzymes was evaluated using a method of 
electrophoretic protein separation in 13% starch gel in horizontal chambers followed by histochemical 
staining. The obtained data testify that differences of animals on such parameters of dairy as milk yield for 
305 days of the first lactation and the content of fat in milk is accompanied by unequal differentiation of 
their genetic structures by different genetic-biochemical systems. With the difference in milk yield, the most 
pronounced changes are observed with the transferrin locus, and in the analysis of groups of animals 
differing in the fat content of milk – by the AM-1 locus. This suggests that, based on such cases of negative 
correlations between these features, specific interlocal interactions may be based on different genetic and 
biochemical systems. It can be argued that the development of such searches may lead to the discovery of 
characteristic genotypes by a complex of genetic-biochemical systems, closely related to the corresponding 
complex of economic useful features. 
 
Key words: genetic structure, genetic markers, genetically determined sign, hemoglobin, transferrin, 
ceruloplasmin, purine nucleoside phosphorylase. 
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В.Є. Боднарук, П.В. Боднар, А.Й. Жмур, Л.І. Музика, Ю.Г. Кропивка, Т.В. Оріхівський, Ю.В. Пославська 
 
Львівський національний університет ветеринарної медицини та біотехнологій імені С.З. Ґжицького,  
м. Львів, Україна 
 
Цілеспрямоване створення і використання високопродуктивних тварин значною мірою залежить від інформації, закладеної у 
їх генах, які контролюють цінні господарськи корисні ознаки. Актуальним завданням є виявлення і використання маркерних генів, 
які відповідають за прояв певної ознаки тварин, зокрема рівня молочної продуктивності. Для створення нових форм тварин з 
поєднанням високої продуктивності й адаптованості до різних факторів зовнішніх впливів досить давно в Україні проводилась 
робота щодо удосконалення симентальської худоби з використанням червоно-рябої голштинської породи. Передбачалось, що 
збільшення числа тварин з часткою спадковості червоно-рябих голштинів до 70–80% дозволить отримати стада, що характери-
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зуються добрими адаптаційними можливостями, жирномолочністю, високими показником росту і м’ясними якостями, а також 
високими надоями. Дослідження проведені на коровах (чистопородні симентали і помісі ½ і ¾ за часткою спадковості червоно-
рябої голштинської породи), яких були розділені на групи з різним рівнем молочної продуктивності за першу лактацію (за надоєм і 
вмістом жиру в молоці). Генетичну структуру оцінювали за генетично детермінованим поліморфізмом груп генетико-біохімічних 
систем. Досліди проводились на еритроцитах і плазмі крові. Кров у тварин брали з яремної вени в пробірку з гепарином. Полімор-
фізм білків та ферментів оцінювали, застосовуючи метод електрофоретичного розділення білків у 13% крохмальному гелі в гори-
зонтальних камерах з подальшим гістохімічним фарбуванням. Одержані дані свідчать про те, що відмінності тварин за такими 
параметрами молочності, як надій за 305 днів першої лактації і вміст жиру в молоці супроводжується неоднаковою диференціа-
цією їх генетичних структур за різними генетико-біохімічними системами. При різниці за надоями найбільш виражені зміни спо-
стерігаються за локусом трансферину, а при аналізі груп тварин, що відрізняються за вмістом жиру в молоці – за локусом АМ-1. 
Це дозволяє припустити, що в основі таких випадків від’ємних кореляцій між даними ознаками можуть лежати специфічні між-
локусні взаємодії за різними генетико-біохімічними системами. Можна стверджувати, що розвиток подібних досліджень може 
призвести до виявлення характерних генотипів за комплексом генетико-біохімічних систем, тісно пов’язаних з відповідним ком-
плексом господарсько корисних ознак. 
 
Ключові слова: генетична структура, генетичні маркери, генетично детермінована ознака, гемоглобін, трансферин, церуло-
плазмін, пуриннуклеозидфосфорилаза. 
 
Вступ 
 
Потреби інтенсифікації сільського господарства 
призводять до необхідності створення нових форм 
тварин з високою продуктивністю і адаптацією до 
різних умов зовнішнього середовища. Цілеспрямова-
не створення і використання високопродуктивних 
тварин значною мірою залежить від інформації, за-
кладеної у їх генах, які контролюють цінні господар-
ськи корисні ознаки. Тому, актуальним завданням є 
виявлення і використання маркерних генів, які відпо-
відають за прояв певної ознаки у тварин. Генотипу-
вання тварин за маркерними алелями дозволить про-
водити селекцію тварин на рівні ДНК, що значно 
підвищить ефективність ведення селекційної роботи 
та дозволить об’єктивно контролювати цей процес. 
Використання молекулярно-генетичних маркерів у 
селекції дозволяє збільшити конкурентоспроможність 
сільськогосподарської сировини (Novak et al., 2008; 
Kostenko, 2010; Metlyc'ka et al., 2016; Bodnaruk et al., 
2017; Lugovoy et al., 2017). 
Одним з найпоширеніших напрямів прискорення 
селекційної роботи з породами великої рогатої худоби 
молочного напрямку продуктивності є використання 
молекулярно-генетичних маркерів. Генетична струк-
тура порід великої рогатої худоби вітчизняної селекції 
характеризується різними цінними алельними варіан-
тами, які мають також зв'язок з ознаками їх продукти-
вності (Bondarenko, 2003; Novak et al., 2008; Bodnaruk 
and Zhmur, 2013; Bodnaruk et al., 2015; Shherbatyj et al., 
2015; Bodnaruk et al., 2017). 
Дані досліджень свідчать про недостатнє викорис-
тання результатів молекулярно-генетичного аналізу в 
селекційній роботі. Це стосується перш за все відсут-
ності даних про генотипи плідників, сперма яких 
використовується на маточному поголів’ї племінних 
господарствах Україні. Тому використання сперми 
плідників-носіїв ціних господарсько корисних алелів 
може за короткий термін підвищити показники моло-
чної продуктивності корів під час створення високоп-
родуктивних стад із бажаними ознаками (Novak et al., 
2012; Stavec'ka, 2013; Kuziv and Fedorovych, 2016). 
Пошук та використання ДНК-маркерів, що дозво-
ляють мітити окремі господарсько корисні ознаки 
тварин за генами кількісних ознак дає можливість 
визначити генотип особин та передбачити цінні озна-
ки на рівні алельних варіантів генів, незалежно від 
статі, віку та фізіологічного стану особин (Gyl' et al., 
2011). 
Однією з основних господарсько корисних ознак 
молочної худоби є їх молочна продуктивність, фор-
мування якої обумовлено великою кількістю генетич-
них локусів. Аналіз кореляційних зв’язків засвідчує 
можливість їх використання для подальшого вдоско-
налення селекційного процесу та отримання високоп-
родуктивних тварин. Добір корів за генотипами але-
лів, які асоційовані з кількісними та якісними показ-
никами молочної продуктивності буде ефективним 
для подальшого розвитку стада (Kopylov, 2011; Novak 
and Oblap, 2012; Chernenko and Gubarenko, 2014; 
Fedorovych et al., 2016; Babik et al., 2017; Fedorovych, 
2017). 
Метою наших досліджень було вивчення генетич-
ної структури корів симентальської породи, які мали 
різний рівень молочної продуктивності за першу лак-
тацію. 
 
Матеріал і методи досліджень 
 
Генетичну структуру оцінювали за генетично-
детермінованим поліморфізмом груп генетико-
біохімічних систем. Досліди проводились на еритро-
цитах і плазмі крові. Кров у тварин брали з яремної 
вени в пробірку з гепарином. Поліморфізм білків та 
ферментів оцінювали, застосовуючи метод електро-
форетичного розділення білків у крохмальному гелі в 
горизонтальних камерах з подальшим гістохімічним 
фарбуванням (Harris and Hopkinson, 1976). 
До групи досліджуваних генетико-біохімічних си-
стем входили транспортні білки: гемоглобін, церуло-
плазмін, трансферин, амілаза та фермент пуриннукле-
озидфосфорилаза. 
З метою порівняльного аналізу генетичної струк-
тури груп тварин, які відрізняються за величиною 
надою та вмісту жиру в молоці за першу лактацію, 
була виконана оцінка генотипових і алельних частот 
за поліморфними генетико-біохімічними системами. 
Всі досліджені корови (чистопородні симентали і 
помісі ½ і ¾ «часткою кровності» за червоно-рябими 
голштинами) розділили на такі групи: 1 група – коро-
ви з надоєм до 4000 кг; 2 група – з надоєм 4001–
5000 кг; 3 група – з надоєм 5001 кг і більше (до 
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7000 кг); 4 група – тварини з вмістом жиру в молоці 
до 3,90%; 5 група – корови з вмістом жиру в молоці 
3,91% і більше. 
 
Результати та їх обговорення 
 
Аналіз генетичної структури за поліморфними ге-
нетико-біохімічними системами різних груп тварин за 
рівнем надою і вмісту жиру в молоці за першу лакта-
цію показав, що між коровами досліджуваних груп 
відсутні розбіжності за генетичною структурою локу-
су PN (табл. 1). Групи 1–3, що помітно відрізняються 
за надоями і за середньою гетерозиготністю на локус. 
Найбільш гетерозиготна – група корів з найбільшими 
надоями (3 група). За локусом TF вона також відріз-
няється від всіх інших груп відносно підвищеною 
частотою поширеності алельного варіанту TFD1. Ці 
дані збігаються з літературними, оскільки більш ніж в 
40% публікацій, в яких робилися спроби вивчення 
зв’язку розподілення алельних частот локусу TF з 
характеристиками молочної продуктивності, такі 
зв’язки виявлені у голштинів, а саме за величиною 
надою. Припускають, що це може бути результатом 
генетичного зчеплення локусу TF з певними генами, 
що безпосередньо впливають на величину надою. 
Можна припустити також, що певні відмінності у 1–3 
групах за локусом CP можуть бути зумовлені достат-
ньо близьким розміщенням локусу CP до локусу TF в 
одній і тій же групі зчеплення. Міжгупові відмінності 
за локусами AM-I і HB відносно менш виражені, за 
винятком деякого підвищення частоти поширеності-
гетерозигот за локусом HB у корів з найбільшими 
показниками надою. 
 
Таблиця 1 
Генетична структура за поліморфними генетико-біохімічними системами корів симентальської породи з різним 
рівнем молочної продуктивності за першу лактацію 
 
Локуси 
Групи корів за продуктивністю першої лактації 
І – надій 
менше ніж 
4000 кг 
ІІ – надій 
4001–
5000 кг 
ІІІ – надій 
5001 кг і 
більше 
ІV – вміст жиру в 
молоці до 3,90 % 
V – вміст  
жиру в молоці 3,91 % і 
більше 
TF Генотипи AA 12,5 7 – 10 10 
AD1 12,5 7 28 10 10 
AD2 31 30 28 20 20 
D1D2 – 4 – 3 3 
D1D2 18 11 33 23 23 
D2D2 25 41 11 33 33 
Гетерозиготність, % 61,5 48 89 76 53 
Алелі A 0,344 0,259 0,278 0,323 0,250 
D1 0,156 0,130 0,306 0,177 0,200 
D2 0,500 0,611 0,417 0.500 0.550 
CP Генотипи AA 41 50 17 50 29 
AB 53 40 66 4010 58 
BB 6 10 17  13 
Гетерозиготність, % 53 40 66 40 58 
Алелі А 0,676 0,700 0,500 0,694 0,581 
В 0,324 0,300 0,500 0,306 0,419 
AM-I Генотипи BB 50 32 44 27 55 
BC 50 64 56 70 45 
CC – 4 – 3 – 
Гетерозиготність, %      
Алелі В 0,750 0,643 0,719 0,617 0,774 
С 0,250 0,357 0,281 0,383 0,226 
HB Генотипи АА 94 96 76 83 96 
АВ 6 4 24 17 4 
PN Генотипи L 88 83 88 83 90 
H 12 17 12 17 10 
Середня гетерозиготність за всіма 
поліморфними локусами, % 37 31 47 38 32 
 
При розділенні тварин на групи у зв’язку з різними 
значеннями вмісту жиру в молоці спостерігається 
інша картина. Ці групи майже не відрізняються одна 
від одної за генетичною структурою локусу TF, але 
помітно диференціюються за локусом CP (у 5 групи 
відносно 4 знижується частота поширеності гомози-
гот CpAА, зростає гетерозиготність і за локусом AM-I 
(у 5 групи порівняно з 4 зростає частка гомозигот Cp 
BB та зменшується частота поширеності гетерозигот 
CpBC). Відмінності за локусом СР між 4 і 5 групами 
збігаються із аналогічними відмінностями між група-
ми 3 і 1 та 2. Таким чином, одержані дані свідчать про 
те, що мінливість груп корів за величиною надою і 
вмісту жиру в молоці збігається з генетичною дифе-
ренціацією цих груп за локусом СР, проте відрізня-
ється участю в ній в першому випадку TF, а в другому 
– локусу AM–1. Варто відмітити, що втягування локу-
су АМ–1 в мінливість генетичної структури корів за 
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вмістом жиру в молоці описано в ряді інших дослі-
джень (Glazko et al., 2005). Так як і у випадку транс-
ферину припускається, що таке втягування відбува-
ється за рахунок генетичного зчеплення локусу АМ-1, 
а основними генами контролю вмісту жиру в молоці. 
Участь в генетичній деференціації груп корів СР 
незалежно від локусу TF (між групами, які відрізня-
ються за величиною надою разом з локусом TF, а за % 
жиру в молоці – разом з локусом АМ-1) свідчать про 
те, що наявність фізичного генетичного значення не 
завжди збігається з особливостями мінливості алель-
них частот навіть за локусами, які відносно близько 
розміщені в одній групі зчеплення. Також очевидні, 
мабуть, і традиційні уявлення про розвиток між гете-
розиготністю локусів і гетерозиготними ефектами за 
різноманітними ознаками продуктивності. В наших 
дослідженнях такі взаємовідносини являються локус-
специфічними. Так, за локусом СР гетерозиготність 
найбільша у тварин з найвищим надоєм (3 група) і 
вмістом жиру в молоці (5 група), проте за локусом 
АМ-1 в 5 групи – найменша, а найбільша в групі тва-
рин з найменшим вмістом жиру в молоці (4 група). 
Аналіз розподілу генних частот в досліджених 
групах за поліморфними локусами показав , що в 
більшості випадків вони перебувають у врівноваже-
ному стані відповідно до закону Харді-Вайнберга, за 
винятком локусу АМ-1, за яким виявлено статистично 
достовірний надлишок гетерозигот у 2 групі (надій 
4001–5000 кг, Р = 0,043) і в 4 групі (вміст жиру 3,90% 
і менше, Р=0,011). 
Значення генетичних відстаней (табл. 2), розрахо-
вані на основі алельних частот за поліморфними ло-
кусами свідчать про те, що за генетичною структурою 
найбільші відмінності знаходять між групою корів з 
найвищими надоями (3 група) і групами з низькими 
надоями (1 і 2 групи) та низьким вмістом жиру в мо-
лоці (4 група). 
 
Таблиця 2 
Генетичні відстані (DN), розраховані за поліморфними генетико-біохімічними системами між групами корів з 
різним рівнем молочної продуктивності за першу лактацію* 
 
Групи корів за надоєм та 
вмістом жиру в молоці І група ІІ група ІІІ група ІV група V група 
І група ***** 0,007 0,017 0,008 0,004 
ІІ група 0,993 ***** 0,029 0,003 0,013 
ІІІ група 0,983 0,971 ***** 0,023 0,013 
ІV група 0,992 0,997 0,977 ***** 0,014 
V група 0,996 0,988 0,990 0,986 ***** 
Примітка: *вище діагоналі – значення генетичних відстаней, нижче діагоналі – індекс ідентичності 
 
Кластерний аналіз, розрахунки якого також засно-
вані на алельних частотах поліморфних локусів пока-
зав, що тварини з низьким надоєм близькі до тварин з 
високим % жиру (рис. 1, групи 1 і 5), а з більш висо-
ким надоєм (2 група, надій 4001–5000 кг) за генетич-
ною структурою утворюють один кластер з тварина-
ми з низьким вмістом жиру в молоці (4 група). 
 
 Рис. 1. Дендограма груп корів з різним рівнем  
молочної продуктивності 
 
Наявність від’ємної кореляції між величеною на-
дою і вмістом жиру неодноразово описано в різних 
літературних джерелах, при цьому відзначається її 
непостійність – у деяких тварин вона відсутня, а в 
деяких змінюється на позитивну. Можливо, ці дані 
(табл. 1, рис. 1) свідчать про те, що в основі таких 
взаємовідносин можуть лежати особливості поєднан-
ня алельних варіантів досліджуваних генетико-
біохімічних систем. 
 
Висновки 
 
Внаслідок виконаних досліджень одержані дані 
свідчать про те, що відмінності тварин за такими ха-
рактеристиками молочності, як загальний надій за 305 
днів першої лактації і вміст жиру в молоці, супрово-
джується неоднаковою диференціацією їх генетичних 
структур за різними генетико-біохімічними система-
ми. При різниці за надоями найбільш виражені зміни 
спостерігаються за локусом трансферину, при аналізі 
груп тварин, що відрізняються за вмістом жиру в 
молоці – за локусом АМ-1. Це дозволяє припустити, 
що в основі таких випадків від’ємних кореляцій між 
даними ознаками можуть лежати специфічні міжло-
кусні взаємодії за різними генетико-біохімічними 
системами, в які і входять розглянуті нами системами. 
Можна говорити, що розвиток подібних досліджень 
може призвести до виявлення характерних генотипів 
за комплексом генетико-біохімічних систем, тісно 
пов’язаних з відповідним комплексом господарсько 
корисних ознак. 
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Перспективи подальших досліджень. У наступних 
дослідженнях буде продовжено вивчення генофонду 
інших порід великої рогатої худоби вітчизняної селе-
кції. 
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